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Fenótipo Desconhecido

Classificação do paciente 

Resultado (estágio da doença)

Resultado (estágio da doença/normal)

Biomarcador Molecular para Diagnóstico

Biomarcador Molecular Preditivo

Fenótipo Patológico

Fenótipo Patológico

Biomarcador Molecular Prognóstico

Classificação do paciente 

Classificação do paciente 

Tratamento A

Tratamento B

Resultado 
(estágio da 
doença X)

Resultado 
(estágio da 
doença Y)

Evolução

Evolução

Biomarcador Molecular para diagnóstico precoceE.

D.
Biomarcador Molecular para seguimento e resposta a 
terapia - DRM

Tratamento

Classificação do paciente 

Recidiva

Remissão

Classificação do paciente 

Individuo - Triagem 

Cura 

Biomarcadores, diagnóstico, 
Prognóstico e tratamento do Câncer 
de Pulmão

Emmert-Streib, F.; Manjang, K.; Dehmer, M.; Yli-Harja, O.; Auvinen, A. Are There Limits in Explainability of Prognostic Biomarkers? Scrutinizing Biological Utility of Established Signatures. Cancers 2021, 13, 5087



Modelo de futuro para estratificação molecular do adenocarcinoma pulmonar

Skoulidis, F., Heymach, J.V. Co-occurring genomic alterations in non-small-cell lung cancer biology and therapy. Nat Rev Cancer 19, 495–509 (2019).



Modelo contemporâneo dominante da patogênese e classificação molecular 
de CNPCP

Skoulidis, F., Heymach, J.V. Co-occurring genomic alterations in non-small-cell lung cancer biology and therapy. Nat Rev Cancer 19, 495–
509 (2019).



Teste de único 
gene/proteína

Teste de Múltiplos 
genes

Teste de Múltiplos 
genes – PCR 

Teste de Múltiplos 
genes - NGS 

Painéis Hotspots 
Multigênicos 

Compreensive 
genomic profiling 

(CGP)

Jornada do Paciente com teste de único gene ou painéis abrangentes 
ou perfil CPG

Múltiplos teste únicos para testagem 
de pacientes NSCLC

3  dias

Teste de EGFR 
por PCR e PD-
L1 e ALK por 
IHQ

20 dias 

Painel 
múltiplo para 
12 genes

CGP

45  dias

Manejo do paciente e  Decisão terapêutica 

Teste múltiplos genes ou perfil 
CGP

Painéis de 
NGS amplos

5 a 7  dias

Tipos de testes e metodologias para avaliação de biomarcadores em NSCLC



Objetivo

Realizar análise descritiva do perfil genético somático e das mutações 

concomitantes de amostras de paciente com câncer de pulmão de não 

pequenas células (CPNPC) testados com painel genômico único, 

multigênico (quatro genes) e painel amplo.



PACIENTES COM DIAGNÓSTICO ENTRE 2019 E 2024

AVALIAÇÃO DOS BIOMARCADORES

393 PACIENTES COM CPNPC

GENES ÚNICOS PAINEIS EXTERNOS ARGEN 50

TAT TAT TAT

Dados clínicos e 
laboratoriais:  idade, 
sexo, estadiamento, 
histologia, etc

AVALIAÇÃO DOS TIPOS HISTOLÓGICOS

Metódos e Pacientes



Resultados – Caracterização da População

Total=393

81.17%  Adenocarcinoma
13.23%  Escamoso
5.09%  Outros
0.51%  Adenoescamoso

Histologia

Total=393

21.63%  < 60
78.37%  > 60

Idade

Total=393

57.25%  Feminino
42.75%  Masculino

Sexo

Total=358

41.62%  CGP Painel
38.83%  Single test
19.55%  Multi genes

Tipo de teste

Total=353

60.62%  Com variantes
37.39%  Sem variantes
1.98%  Inconclusivo

Pacientes com Variantes



84.70%  Classical
9.00%  Rare
6.30%  Complexa

Classificação das Mutações de EGFR

55.14%  EGFR
26.37%  KRAS

Mutações Drives

5.49%  MET skipping
4.00%  ERBB2 mutações
3.00%  ALK Fusões
1.00%  BRAF
0.50%  ALK- IHQ
0.50%  NRAS
0.50%  NTRK
2.00%  ROS
1.50%  RET

88.01%  Classical EGFR mutations
4.60%  Exon 20 loop insertion
4.60%  P-loop aC helix compressing (PACC)
2.80%  T790M-like groups

Classificação das Mutações do EGFR

Resultados e Discussão

48.70%  exon 19 deletion
39.48%  L858R
4.61%  ins exon 20
1.80%  deletion19+T790M
0.90%  G719A
0.90%  G719A/C/S + S768I
0.90%  Glu709_Thr710delinsAsp exon 8
0.90%  L858R +R776C
0.90%  L858R + T790M
0.90%  deletion19+C797S

Mutações EGFR

Robichaux, J.P., Le, X., Vijayan, R.S.K. et al. Structure-based

classification predicts drug response in EGFR-mutant
NSCLC. Nature 597, 732–737 (2021).
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Resultados - Painel de NGS Amplo – Testagem  Genômica  realizada 
Localmente 

33.33%  EGFR
18.84%  KRAS
8.70%  Skipping Met
4.35%  BRAF
2.90%  ROS
5.80%  RET
1.45%  ERBB2 (mut/ampli)
2.90%  NRAS
21.74%  Sem drives preditivos

EGFR
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Outras Var
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Considerações Finais

• Implementação de testes moleculares locais (descentralizados e acessíveis)
são importantes para a decisão rápida do manejo dos pacientes com câncer
de pulmão.

• A testagem ampla em estágios iniciais e avançados de pacientes com câncer
pulmão são importantes para a predição da terapia assertiva, mas também
para definição de co-mutações e seu impacto no prognóstico e resposta
terapêutica.

• É importante a avaliação de escores prognósticos baseados em
biomarcadores moleculares?

• Perspectiva futura: associação os dados moleculares com os desfechos
clínicos
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